黄河裸裂尻鱼群体遗传结构和Cyt b序列变异 by 赵凯 et al.
第 30卷 第 2期 
2 0 0 6年 3月 
水 生 生 物 学 报 
ACTA HYDROBIOLOGICA SINICA 
Vo1．30．No．2 
M ．．2 0 0 6 
黄河裸裂尻鱼群体遗传结构和 Cyt b序列变异 
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摘要：测定了来自黄河上游和柴达木盆地托索湖的裸裂尻鱼共 16个个体的 Cyt b基因全序列(1141bp)，探讨了种群 
结构和遗传 多样性。用 MEGA2．1软件 分析了碱基组成和序列 变异 ；以青海湖 裸鲤 、花斑裸鲤 和极边扁咽齿鱼为外 
类群，用 PAUP*4．OblO程序构建了单倍型 NJ树；用 Arlequin Ver．2000程序计算了群体间遗传变异值(Fst)和 Nm值 
以及群体分化概率值。结果显示，来自柴达木水系托索湖的裸裂尻鱼没有形成单系群，Fst=0．204(P<0．05)，Nm 
=1．95。初步判断，黄河和柴达木水系托索湖的裸裂尻鱼未显著分化，支持将柴达木裸裂尻鱼(Schizopygops~kessleri) 
归并人黄河裸裂尻鱼(Schizopygopsis pylzovi)的形态学结果。两种群核苷酸多样度 ( )分别 为 0．0012和 0．0026，表现 
为较低水平。根据校正的分子钟推测，黄河和托索湖裸裂尻鱼群体分歧时间为距今 7万年左右的更新世末期，结 
合地理分布的资料和古地质事件 ，对黄河裸裂尻鱼群体分布水系 间的历史联 系进行 了分析 。 
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裸裂尻鱼属(Schizopygops~)隶属鲤科(Cypfinidae) 
的裂腹鱼亚科(Schizothoracinae)，主要分 布于青 藏高 
原腹地。青藏高原东北部的黄河上游和柴达木盆地 
地理毗邻，水系独立，裸裂尻鱼在该地区的河流和湖 
泊中都有分布。Herzenstein⋯ 曾将 分布 于黄河水 系 
的裸裂尻鱼描述为 2个种 ，而将柴达木盆地诺木洪 
河的裸裂尻鱼描述为柴达木裸裂尻鱼(Schizopygopsis 
kesleri)。曹文宣等_2 经过大量形态学研究 ，将黄河 
的裸裂尻鱼归并 、订正为黄河裸裂尻鱼(Schizopygop— 
sis pylozovi)一种，其单系性 得到 了支持【3,4 J。然而 ， 
黄河裸裂尻鱼与柴达木裸裂尻鱼的系统关系尚未明 
确 ，武云飞等_3 J认为柴达木裸裂尻鱼的形态特征不 
足以作为种级特征与黄河裸裂尻鱼相 区别 ，而将其 
归并人黄河裸裂尻鱼。 
托索湖位 于青海省玛多县花石峡西北约 90km 
的柴达木河上游 ，面积 256km2，属柴达木水 系。柴 
达木盆地东南部的布青山是黄河源区鄂陵湖与柴达 
木河的分水岭 ，黄河上游支流优尔 曲和托索湖最大 
的内流河东曲均发源于布青山东南沁玛雪山。由于 
托索湖地处高海拔地区 ，环境恶劣 ，交通不便 ，对湖 
中鱼类的研究资料很少_3 J。 
鱼类学家的形态学研究提供了大量宝贵的资 
料 ，随着分子生物技术的发展 ，mtDNA的 Cyt b对于 
检测种内或种 间系统 发育关 系显 示 出更强 的敏感 
性，在鱼类学研究中已得到广泛应用，但有关黄河和 
柴达木水系裸裂尻鱼 Cyt b的研究还未见报道 。 
生物的出现和演化都有其特殊的地质背景。鱼 
类的分布和进化受水系的限制 ，因而为生物地理学 
研究提供 了理想素材_5_1]。以 Cyt b基 因作为遗传 
标记，对黄河和柴达木水系裸裂尻鱼开展遗传变异 
分析 ，将有助于了解该地 区裸裂尻鱼不 同地理种群 
间的进化关系，了解分布 区间的历史联 系和地质历 
史事件对物种形成 的影响 ，为柴达木盆地水系和黄 
河水系发育的历史关系提供生物学方面的证据。 
1 材料与方法 
1．1 材料 样品来 自 2001-2003年野外采集 ，裸 
裂尻鱼标本经鉴定后 ，根据物种名第一个字母和采 
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集地域缩写编号命名(如 SCTS表示柴达木水系托索 
湖 ，SHJZ表示黄河水系久治河段)(表 1)。研究中选 
用青 海 湖裸 鲤 (Gymnocypris przewalski)、花 斑 裸鲤 
(Gymnocypris eckloni)和极边扁咽齿鱼 (Platypharodon 
extre眦s)作为外类群。样品用 95％酒精固定，存放 
在中国科学院水生生物研究所。 
表 1 本实验的鱼类样本 
Tab．1 The fish samples used in this research 
1．2 PCR扩增和序列测定 采用 Ausubel_8 的方法 
从肌 肉 中提取 总 DNA。60／~L PCR反应体 系，包括 
100ng模 板 ，0．75／~L dNTP，1．5 L弓l物 ，5．0 L 10× 
Bufer，3U Taq酶(biostar)。PCR反应条件为 95℃预 
变性 180s，然后重复 30个循环 ，包括 94℃变性 30s， 
63℃复性 60s，72℃延伸 90s，最后 72 延伸 420s。扩 
增产物用 Glassmilk试剂盒 回收纯化 目的片断 ，由联 
合基 因 公 司 测 序。 使 用 引 物 为 L14724(5 ． 
GACTTGAAAAACCACCGTTC．3 )和 H15915(5'-CTCC． 
GATCTCCGGATI1ACAAGAC．3 )。 
1．3 数据分析 序列的排定采用 CLUSTAL WE 程序 
并辅以手工校正。核苷酸的组成和可变位点等遗传 
变 异 分 析 采 用 MEGA2．1_】0_软 件。采 用 PAUP* 
4．0bl0⋯ 程序构建邻接树(NJ)，最适合的替代模型为 
TrN+G，Bootstrap方法估计支持率 ，1000次重复检验。 
采用 Arlequin Ver．2000l12 3程序，计算 两群体 间 
遗传变异值(Fst)和净遗传距离(Da)。Nm值_】 和 
Markov概率 用来估计种群的基因交流和遗传分 
化水平。核苷酸多样度(丌)和单倍型多样度(h)用 
来评估种群的遗传多样性[ 。 
2 结 果 
2．1 序列特性 
对来 自黄河和柴达木水系的裸裂尻鱼进行排序 
分析后，得到全序列长 1141bp，其中保守位点有 
l131个，变异位点 9个。发生在密码子第 3位的变 
异占88．9％，第 l位的占 l1．1％，第2位未检测到变 
异。Cyt b基因片段 中 A、T、C、G碱基平均含量见表 
2，表现出明显的反 G偏倚 ，显示 Cyt b基 因的共 同 
特性_】 。其 中 A+T含量 (56．3％)明显高于 G+C 
(43．7％)含量 。在 Cyt b全序列 中，群体间有 8个位 
点发生转换，1个位点发生了颠换。核苷酸替代的 
饱和性分析表明核苷酸序列所有位点碱基替代缺乏 
饱和性。 
表 2 5种单倍型碱基组成 
Tab ．2 Base composition of 5 haplotypes for the populations of Schizopygopsis from the Yellow River and the Tuosuo Lake 
T C A G T-1 C．1 A．1 G．1 T-2 C．2 A一2 G一2 T-3 C一3 A一3 G-3 
2．2 分子系统树 
基于得到 的序列数据 ，采用距离法构建黄河和 
托索湖的裸裂尻鱼单倍型 NJ树，各分枝置信度如图 
l。结果显示，黄河和柴达木盆地托索湖的两个种群 
没有形成各自的单系群。在外类群中，裸鲤属的青 
海湖裸鲤和花斑裸鲤表现为姐妹群关系。 
如 如 如 
一 
S S S 
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图l 基于Cytb基因序列构建的5种单倍型的NJ树(1—3示单倍型) 
Fig．1 NJ tree of 5 haplotypes based on Cytb sequences data 
(1— 3 denote haplotypes) 
2．3 群体遗传变异和遗传结构 
在黄河和托索湖的裸裂尻鱼种群 16个个体 中 
共检测出 5种单倍型，其中黄河群体 3种，托索湖群 
体 2种 ，均表现为各 自特有。 
计算群体间的 Fst=0．204，表明在整个遗传变 
异中群体 间只 占 20．4％，大部 分变 异存在 于群体 
内，经 1000次重复抽样、单倍型重排后的计算 P< 
0．05。由遗传变异(Fst)推断的 Nm值可反映群体 
间基因的交流情况 】 ，来 自黄河和托索湖的裸裂尻 
鱼种群间的 Nm=1．95，远大于 1，提示种群间曾存 
在广泛的基 因交流。群体间遗传分化可能性概率经 
10000步 Markov链寻找显示 ，来 自黄河和托索湖的 
裸裂尻鱼种群间的概率 为 0．0532(P>0．05)，表明 
种群间尚未达到显著分化水平_】 。 
衡量群体多样性的 h值和丌值见表3。 
表 3 群体的单倍型多样度(h)和核苷酸多样 度( ) 
Tab．3 Haplotypic(h)and nucleotide( )diversity for the Schizopygopsis 
of the YelOW River and the Tuosuo Lake 
3 讨论 
3．1 系统发育关系 
Herzenstem⋯根据采 自柴达木盆地诺木洪河 的 
标本建立了柴达木裸裂尻 鱼(S．kesleri)种 ，其 主要 
特征在于背鳍刺弱。武云飞等_3 在 比较了采 自黄河 
各地和诺木洪河的标本后发现 ，不管哪个群体普遍 
存在大个体背鳍刺相对较弱，而小个体较强的微小 
差别 ，恰好 Herzenstem所描述的标本是最大个体 ，故 
将 S．kesleri归并入黄河裸裂尻鱼(S．Fyhovi)。诺 
木洪河和托索湖同属柴达木盆地东部的柴达木河水 
系，而且我们的样本个体范围在 62-406mm之间， 
形态鉴定时也发现类似现象。Cyt b数据比形态学 
数据能更客观地反映种内或种 间的进化关 系，无论 
是 NJ树 ，还是从 Fst值推断的 Nm值以及 Markov链 
概率值 ，都显示来 自黄河和柴达木盆地托索湖的裸 
裂尻鱼群体间没有达到种级水平的显著分化，因而 
支持将柴达木裸裂尻鱼并入黄河裸裂尻鱼鱼中。 
一 般认为 】 ’】 ，序列变异位点的转换易在鱼类 
的近亲种间较频繁地发生 ，而颠换在较远缘种间逐 
渐明显 ；在同种的鱼类间，转换往往在数量上远超过 
颠换，为5：1，甚至 10：1。来 自黄河和托索湖的裸裂 
尻鱼群体间平均转换 与颠换 比为 8：1，充分显示 了 
两群体存在非常亲密的遗传关系。 
3．2 遗传多样性 
在来 自黄河和托索 湖的 16个个体 中检测到 5 
种单倍型 ，Cyt b单倍型多样度和核苷酸多样度与一 
般鲤科鱼类相比保持较低的水平，属于具较小种内 
变异的种群[6,19,20]。种群的 mtDNA多态性相对贫 
乏，通常的解释为种群曾经历过“瓶颈效应”的打 
击 2 。种群在致危因素的作用下，数量快速下降， 
其后完全有可能再次 回升 ，通常称为“瓶颈”。青藏 
高原第四纪以来整体经历 了数次快速 的抬升，高原 
气候和自然环境发生了巨大改变，必然对高原生物 
区系产生重大影响，特别是更新世晚期全球气候的 
急剧恶化，甚至导致了一些高原生物的灭绝，而生活 
在高原水域 中的鱼类也必然经历过对特殊环境适应 
性进化的选择，这可能是导致黄河裸裂尻鱼群体遗 
传多样性贫乏的重要原因。 
3．3 黄河和柴达木水 系的隔离与裸裂尻鱼群体的 
分化 
黄河和托索湖群体 的单倍型相互交叉 ，可能表 
明这两个群体隔离较 晚，但 群体 间未发现单倍 型共 
享，表明地理隔离在群体的进化中又起着重要作用。 
根据 已校 正 的 鲤 科 鱼 类 中 Cyt b通 常 采 用 的 
0．76％／Ma的进 化速率 ，将黄河和托索湖群体 间净 
遗传距离(Da=0．6333，P<0．05)转化为核苷酸替代 
的平均水平来计算群体的分歧时间，推测黄河和托 
索湖裸裂尻鱼群体分歧时间大约为距今 7万年左右 
的更新世末期。 
根据地质资料 ，今 日黄河最上源的扎陵湖和鄂 
陵湖盆地 ，早在第四纪以前就已形成为内陆湖泊 ，面 
积也远大于今 日的湖泊 ，盆地 中心在今 日扎陵湖以 
北；中更新世以后，由于青藏高原的进一步抬升，昆 
仑山强烈隆起，北部山脉的抬升使盆地中心向南转 
删 一
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移；晚更新世，东西向的新构造断裂使湖水外泄，与 
向上游溯源浸蚀的黄河汇合 ，黄河水系开始成 为一 
体；目前托索湖东南东 曲河滩呈现一片沼泽湿地 ，是 
一 典型的相对下沉的河谷地貌景观，被认为是晚更 
新世以来的沉积物。由此可见 ，在晚更新世 以前 ，黄 
河上游扎陵湖和鄂陵湖盆地与邻接的托索湖流域极 
有可能水系相通或在地质运动 中发生过河流袭夺 ， 
之后伴随着青藏高原的强烈抬升，中间山脉隆起 ，托 
索湖湖盆下沉，导致 了黄河水系和柴达木盆地托索 
湖流域 的完全隔离 ，也导致了原来生活于这一水域 
中的裂腹鱼类的基 因交流被完全阻断 ，Cytb基因的 
群体分析基本上反映了这一历史事实。 
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PHYLOGENETIC STRUCTURE OF SCHIZOPYGOPSIS PYLZOVI POPULATIONS 
FROM MITOCHONDRIAL CYTOCHROME B GENE SEQUENCE VARIATIONS 
ZHAO Kai ， ．YANG Gong．She ，LI Jun—Bing and HE Shun—Ping 
(1．Institute ofHydrobiology，the Chinese AcademyofSciences，Wuhan 
Sci-tech UniversityofAgriculture andForestry，Yangling 712100；3 
430072；2．Laboratory ofAnimal Fat Deposition and Muscle Development，Northwest 
Agriculture andAnimalHusbandry Colege，Q  ^ Uni,~ity，X／ning 810003) 
Abstract：The complete mtDNA cytochrome b gene sequence(1141bp)was sequenced for 16 Schizopygopsis from the upper 
reach of the Yelow River and the Tuosuo lake of the Qaidam Basin．The sequence compositions and variations were analyzed US- 
ing MEGA2．1 software．Th e Gymnocypris przewalskii and Gymnocypris eckloni and Platypharodon extremus were selected as out— 
group．and one molecular phylogenetic tree of 5 haplotypes was constructed using NJ in PAPU*4．OblO software．Th e monophyly 
of the populations of the Schizopygopsis from either the Yelow River or the Tuosuo lake was not supported．Th e genetic variability 
(Fst)and the value of exact test of diferentiation between the populations calculated with Arlequin Ver．2000 software were 
0．2o4(P<0．05)and 0．0532(P>0．05)，respectively．The Nm value deduced from Fat between the populations was 1．95． 
Th ese data suggested that the populations of the Schizopygopsis from the Yelow River and the Tuosuo la ke have not evolved to 
two diferent species．Our results support the morphological classifcation that merging the Schizopygopsis kessleri into Sch／zopy— 
gopsis pylzovi．The nucleotide diversity(丌)exhibited by two populations was low(0．0012～0．0026)．Infered from the molecu— 
lar evolution rate，the divergent time of the S．pylozovi from the Yelow River and the Tuosuo la ke was about 70，000 years ago 
in the late Pleistocene．Th e faunal connection for population of the in historical was analyzed according to the phylogeography of 
population distributions and paleo—geographical events． 
Key words：Schizopygopsis pylozovi；Schizopygopsis kesleri；Phylogenetic structure；Genetic diversity；Cyt b 
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